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摘要 : 树 线 变动 会 对 生物 多 样 性 分 布 以 及 生态 系统 功能 的 维持 造成 深远 影响 ,人 研究 树 线 处 土壤 微生物 群落 及 其 功能 ,对 预测 高 
海拔 生态 系统 响应 气候 变化 具有 重要 价值 。 采 用 MiSeq 高 通 量 测序 技术 及 PICRUSt 基 因 预 测 分 析 方 法 ,对 斐 泵 东 灵 山 辽 东 栎 
林 及 树 线 之 上 亚 高 山 草 旬 的 土壤 细菌 群落 及 功能 进行 对 比 研究 ,结果 表明 :土壤 细 画 物种 多 样 性 在 树 线 处 没有 发 生 显著 的 变 
化 ,沿海 拔 也 没有 呈现 出 明显 趋势 ,但 细 霄 群落 结构 以 及 预测 功能 基因 均 发 生 了 变化 se dE 39 个 二 级 预测 功能 分 类 中 有 10 个 子 
功能 的 相对 多 度 在 森林 和 草包 中 具有 明显 差异 。 其 中 ,其 他 次 生产 物 代谢 的 生物 合成 \ 转 录 ,多 糖 生物 合成 和 代谢 LIRE CE fei 
号 分 子 及 交互 作用 、 环 境 适 应 .细胞 生长 和 死亡 等 的 功能 基因 在 森林 中 明显 高 于 草 旬 中 ;而 维他命 及 辅 因子 代谢 、 膜 运输 .内 分 
泌 系 统 等 的 功能 基因 在 草 匈 中 偏 高 。 
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Abstract: Treeline shifts are likely to have a profound impact on the distribution of biodiversity and the maintenance of 
ecosystem functioning. Understanding the community structure and functioning of soil microorganisms around the treeline is 
crucial for predicting the response of ecosystems to global climate change. In this study, we investigated the soil bacterial 
communities and their function in a Quercus liaotungensis forest and the meadow above the treeline at Mount Dongling, 
using 165 rRNA gene sequencing and PICRUSt analysis. The results showed that soil bacterial species richness did not 
significantly change at the treeline, and there was no obvious trend along the elevation gradient. However, the bacterial 
community structure and the predicted functional profiles changed at the treeline. Within the 39 predicted functional 
categories at KEGG pathway hierarchy level 2, 11 categories showed apparent differences between forest and meadow. 
Relative abundance of gene families related to biosynthesis of other secondary metabolites, transcription, glycan biosynthesis 
and metabolism, enzyme families, signaling molecules and interaction , environmental adaptation, growth, and death tended 
to be higher in the forest, whereas the abundance of gene families related to metabolism of cofactors and vitamins, 
membrane transport, and the endocrine system were significantly higher in the meadow. In future studies of microbial 


ecology, more attention should be paid to community composition and functioning instead of species diversity. 
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PI X i T MI AI FRE B ve BJ C eJ IR S P] EE E PS ROME E SEE ,并 且 高 度 >3m 的 树木 所 处 的 位 
置 …，。 树 线 作为 生态 交错 带 的 主要 类 型 , 因 其 特有 的 敏感 性 和 动态 性 ,可 以 作为 气候 变化 监测 的 早期 信 
号 。 树 线 的 响应 特征 是 表征 全 球 变化 的 指示 器 , 随 着 全 球 气候 变 暖 , 树 线 上 移 是 备 受 关注 的 热点 问题 。 树 
线 上 移 将 对 生物 多 样 性 .地 下 微生物 万 至 整个 生态 系统 都 造成 严重 影响 “”。 对 树 线 上 下 土壤 生物 群落 进 
行 研究 ,将 会 为 预测 高 海拔 生态 系统 及 其 功能 对 气候 变化 的 啊 应 提供 重要 参考 价值 。 

土壤 细 阔 是 土壤 微生物 中 数量 最 大 种 类 最 多 功能 多 样 的 类 群 。 作 为 土壤 中 重要 的 分 解 者 ,土壤 细菌 在 
整个 土壤 物质 循环 和 能 量 流动 中 起 着 至 关 重 要 的 作用 。 土 壤 细 菌 与 地 上 植物 有 着 紧密 的 联系 ,地 上 植物 可 以 
通过 凋落 物 的 输入 以 及 根系 分 泌 物 来 改变 土壤 的 物理 和 化 学 性 质 “” ,从 而 间接 影响 土壤 细菌 群落 。 

土壤 微生物 的 分 类 学 多 样 性 与 功能 多 样 性 有 密切 联系 ,但 并 没有 显著 相关 性 ”*” 。 随 着 高 通 量 测序 技术 
的 发 展 ,土壤 细菌 多 样 性 受到 极 大 关注 ,但 我 们 对 土壤 细菌 在 树 线 处 的 功能 基因 变化 还 不 清楚 ”。 土 壤 微 
生物 对 环境 的 作用 主要 是 通过 微生物 群落 代谢 功能 差异 来 实现 。 因 此 ,了 了解 微 生物 功能 特性 的 分 布 规律 对 于 
更 好 的 理解 生态 系统 功能 .生物 地 球 化 学 循环 以 及 微生物 对 环境 改变 的 响应 具有 重要 作用 。 

近 几 年 发 展 起 来 的 高 通 量 测序 技术 ,如 Humina 平台 的 MiSeq 测序 ,以 及 罗氏 454 等 ,逐步 提高 了 对 土壤 
中 微生物 多 样 性 的 检测 。 通 过 对 标记 基因 如 168 rRNA 基因 进行 测序 ;可 以 获得 环境 样品 的 微生物 区 系 组 成 。 
但 是 , 想 要 获得 微生物 的 功能 信息 就 需要 对 宏基 因 组 进行 猎 完 ;其 数据 量 庞 大 ,成 本 非常 高 。 随 着 计算 软件 的 
创新 ,利用 预测 软件 对 标记 基因 数据 进行 预测 ,分 析 样 本 中 微生物 群落 代谢 和 宏基 因 组 ,成 为 一 种 高 效 经 济 
89775159?! PICRUSt( Phylogenetic Investigation of Communities by Reconstruction of Unobserved States ) 是 一 个 
开发 于 2012 年 的 预测 宏基 因 组 功能 基因 的 生物 信息 学 软件 包 ” ,可 以 通过 168 rRNA 基因 序列 ,预测 对 应 细 
菌 和 十 菌 的 代谢 功能 谱 , 相 关 论文 发 表 数量 逐年 增长 一 。 如 2016 年 的 一 项 研究 通过 PICRUSt 预测 了 吸 
烟 人 群 和 未 吸烟 人 群 的 口腔 阔 群 ,发 现 有 83 个 基因 功能 代谢 通路 存在 显著 差异 ;Wu 等 利用 PICRUSt 研究 了 
三 七 根 腐 病 对 应 的 微生物 功能 的 改变 g 

本 人 研究 通过 对 北京 东 灵 山 辽东 栎 林 及 草包 的 土壤 细菌 群落 进行 研究 ,提出 以 下 科学 问题 ;(1) 树 线 如 何 
影响 土壤 细 落 群落 结构 及 功能 基因 的 分 布 ?~(2) 哪些 功能 基因 对 树 线 这 种 环境 突变 啊 应 显 车 ? 


1 材料 与 方法 


1.1 土壤 样品 采集 

采样 地 点 位 于 北京 东 灵 山地 区 。 东 灵山 坐落 于 北京 森林 生态 系统 定位 研究 站 (30°57’29 N, 115°25'33 
E)。 该 区 属 暧 温 市 半 湿 泣 季 风气 候 ,寒冷 期 长 ,积温 低 , 冻 土 期 长 ,生长 季 短 ,年 均 温 5 一 10%C ,年 降雨 500 一 
650mm,70% 的 降水 出 现在 6 到 8 月 。 地 带 性 土壤 类 型 为 肥沃 褐色 土 和 棕色 森林 土 。 从 低 海拔 到 高 海拔 的 
植被 类 型 有 次 生 灌木 (Vitex negundo , Spiaea spp) 、 栎 树 混交 林 ( Quercus liaotungensis) 、 桦 树林 (Betula dahurica , 
platyphylla) , MV ie L E faj ( Forb meadows) 。 

ERPE m RT E R ERAR 16] ME i8 LU E FS SE EE , E XE RERA AIC 17. 个 10m x 10m. 的 样 方 ,海拔 范围 
1676 一 1770m。 在 树 线 之 上 的 亚 高 山 草 旬 共 取 21 个 T0mx 10m 样 方 ,海拔 范围 1790 一 2280m。 去 挥 土壤 表层 
凋落 物 后 ,用 环形 土 钻 取 10cm 厚 的 土壤 ,在 每 个 10mx10m 的 样 方 中 共 取 六 钻 土 混合 为 一 个 样品 。 新 鲜 土 样 
充分 混合 ,过 2mm WI ,冷冻 干燥 后 放 和 -80Y 冰箱 中 用 于 细菌 DNA. 的 提取 。 

1.2 样品 处 理 

每 个 样品 称 取 冷 冻 干 燥 后 的 土壤 0.25g。 使 用 MOBIO Power Soil 试剂 盒 ( MO Bio Laboratories, USA) X fE 
取 土 壤 总 DNA ,依据 试剂 盒 内 的 操作 流程 进行 。 将 提取 好 的 DNA 保存 在 -40Y 冰箱 中 备用 。 

采用 PCR 扩 增 技术 对 细菌 16S rRNA 基因 高 变 区 的 V4-V5 区 进行 扩 增 。 合 成 带 有 barcode 序列 (用 于 区 
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分 各 个 样品 ) 及 接头 序列 的 特异 引物 515F/907R ( B; 5|] ,515F, 5'-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3' ;后 引物， 
907R, 5'-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3') , PCR 扩 增 体系 为 (25pL) :4uL 5xFastPfu Buffer,2uL 2.5mmol/L 
dNTPs ,0.44.L 前 后 引物 (5mmol/L) ,0.4uL FastPfu 聚合 酶 (TransCen Beijing) 以 及 10ng DNA 模板 。 反 应 条 件 
如 下 :95*C 预 变 性 2min, (959C/30s,559C/30s ,72*C/45s) x30 个 循环 ,最 后 72% 延伸 10min。 每 个 样品 3 个 重 
复 ,将 同一 样品 的 PCR 产物 混合 后 用 290 3: AERE SE Fa DC DUI ,使 用 AxyPrepDNA 凝 股 回收 试剂 盒 ( AXYGEN 
公司 ) 切 胶 回 收 PCR 产物 ,Tris_HCl 洗 脱 ;2% 琼 脂 糖 电泳 检测 。 参 照 电 泳 初步 定量 结果 ,将 PCR 产物 用 
QuantiFluor “-ST 蓝 色 严 光 定量 系统 (Promega 公司 ) 进 行 检测 ,之 后 按照 每 个 样品 的 测序 量 要 求 ,进行 相应 比 
例 的 混合 。 之 后 进行 MiSeq 文库 构建 并 测序 。 用 Illumina MiSeq platform 的 (PE 2x300) 进 行 高 通 量 测序 。 
13 数据 分 析 

对 MiSeq 测序 得 到 的 数据 进行 拼接 ,同时 对 序列 的 质量 和 拼接 效果 进行 质 控 过 滤 ,并 根据 序列 来 端的 box 
序列 校正 序列 方向 。 拼 接 后 的 数据 用 QIIME v.1.8.0 软件 号 进一步 质 控 : 序 列 长 度 小 于 200bp;50nt 的 移动 窗 
口中 Q 值 小 于 30 ,含有 模糊 碱 基 ,引物 碱 基 中 有 大 于 一 个 的 错 配 , 以 及 不 能 够 被 任何 的 barcode 识别 的 序列 ， 
所 有 包含 这 些 条 件 的 序列 将 会 被 去 掉 "” H UCHIME? 软件 基于 “RDP.Gold” 数 据 库 检 测 和 去 除 符 合体 序 
列 。 对 已 去 除 艇 合体 序列 的 文件 依照 Galaxy 在 线 平台 的 流程 先进 行 OTU 聚 类 分 析 : 首 先是 用 QIIME 软件 中 
的 pick. closed, reference. otus.py 命令 基于 97% 的 相似 度 ,依据 13.5 Greengenes 数据 库 ,得 到 out. table.biom ,并 
对 其 进行 序列 标准 化 ,用 于 后 续 的 群落 结构 和 功能 预测 。 

将 QIME 软件 得 到 的 biom 文件 上 传 到 Galaxy 网 站 进行 PICRUSt -功能 基因 预测 分 析 。 将 得 到 的 功能 基 
中 的 信息 参考 KEGG Orthology 的 1 级 和 2 级 功能 基因 类 别 划 分 归 类 ,可 得 到 预测 基因 组 的 功能 组 成 。 研 究 
表明 ,PICRUSt 对 于 土壤 中 细菌 的 预测 准确 率 较 高 吕 。 利 用 PICRUSt 软件 对 已 测 得 的 16S rRNA 基因 数据 进 
行 预测 ,分 析 样 本 功能 基因 组 成 是 一 种 高 效 的 方法 。 

每 个 土壤 样品 的 细菌 群落 丰富 度 是 通过 计算 每 个 样品 的 /OTU ( operational taxonomic unit) 获得 。 细 菌 物 
种 数 以 及 预测 功能 基因 和 海拔 之 间 的 相关 关系 用 多 元 或 线性 回归 方法 进行 分 析 。 拟 合适 合 度 采用 调整 的 R^ 
FI P 进行 判定 。 基 于 Bray-Curtis 相似 性 矩阵 的 PCoA 分 析 用 于 分 析 土 壤 细 菌 群 落 组 成 和 预测 基因 功能 多 样 
性 的 变异 ,并 用 多 元 的 相似 性 分 析 方 法 ADONIS( Adonis test, Vegan package in R) 检验 变异 的 显著 程度 。 


2 研究 结果 


2.1 土壤 细菌 多 样 性 

本 人 研究 采取 的 38 个 样品 共计 得 到 829756 条 序列 ,根据 97% 的 相似 度 共 划分 成 11625 个 OTU ( 物种 数 ) 。 
个 样品 的 序列 数 在 10450 到 30503 条 之 间 。 经 过 分 类 共计 得 到 39 个 细菌 门 分 类 单元 ,其 中 优势 分 类 门 分 别 为 变 
JÉ PST ] ( Proteobacteria ) , X £X P | ] ( Actinobacteria ) 、 酸 杆 
PST ]( Acidobacteria) . 拟 杆 落 门 ( Bacteroidetes) , TP PT ] 


3000 


( Planctomycetes) , 225 E | ] (Chloroflexi ) , 占 到 总 序列 数 H i i 
H9.9076 VA E; MAAR RR MRTA ERAM So n. "M 
TARRE , MRA ERP 8] FP BREST rji E "- 25 2 ! 
度 分 别 为 17.6%、20.7%, 而 酸 杆菌 门 分 别 为 17.5%、 m. e "E 
13.9%; t7 E 

土壤 细菌 物种 数 (OTU) 沿 海拔 没有 表现 出 明显 的 。 700 . 
趋势 ,在 树 线 处 也 没有 明显 的 下 降 (图 1)。 6001 
2.2 土壤 细菌 群落 结构 变化 dads 

JE T Bray-Curtis FE A H9 AL RF y (E PCoA 分 ”图 1 土壤 细菌 物种 数 沿海 拔 的 变化 ( 虚线 代表 树 线 处 海拔 ) 
析 的 第 一 排 序 ai E 明 显 分 成 两 个 区 域 ( Adonis Fia 2 Fig.1  Elevational pattern of soil bacterial richness 
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5.116, 8^ 2 0.12, P 2 0.001; K| 2) ,主要 是 森林 和 草 旬 之 间 
的 差异 ,解释 率 为 22.8% 。 第 二 排序 轴 显 示 , ERPE S f] 
内 部 的 细菌 群落 组 成 也 有 差异 ,但 小 于 第 一 排序 轴 , 解 释 
BU 1096, 
2.3 PICRUSt 基因 预测 

通过 对 KEGG 数据 库 进 行 比 对 , 共 获 得 6 类 生物 代谢 
通路 功能 分 析 : 代 谢 ( Metabolism ) .遗传 信息 处 理 (Genetic 
information processing ) 、 环 Hi fei Ab H ( Environmentalin- 
formation processing) 、 细 胞 过 程 ( Cellular processes) , 有 机 -002 -0.01 0 0.01 0.02 
系统 ( Organismal systems) 、 人 类 疾病 (Human diseases), H abesse 
中 代谢 、 遗 传 信息 处 理 、 细 胞 过 程 、 人 类 疾病 等 的 功能 基因 四 2 EERE e AA Pa ERE E T TER A PCOA BUS 
多 度 沿海 拔 呈 现 显 着 的 下 降 和 趋 势 , 并 且 在 树 线 处 明显 的 下 e PCoA analysis of community structure between forest 
降 ( 图 3) Z and meadow 

二 级 功能 层 共 包含 39 种 子 功能 ,根据 Bray-Curtis 距离 
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图 3 预测 功能 基因 多 度 沿海 拔 的 变化 趋势 ( 一 级 功能 层 ) 
Fig.3 了 Elevational pattern of predicted functional profiles (hierarchy level 1) 


征 阵 计算 击 预 测 功能 基因 B 多 样 性 ,PCoA 分 析 结果 发 现在 第 一 排序 轴 是 明显 分 成 两 个 区 域 ( Adonis F, x= 
5.3815, R^ 20.13, P2 0.001; FE 4) ,森林 和 草 向 内 的 细菌 功能 组 成 差异 显著 。 

在 39 个 二 级 预测 功能 中 有 10 个 子 功能 的 相对 多 度 在 森林 和 草 旬 中 具有 明显 差异 ( 图 5) 。 其 中 ,其 他 次 
生产 物 代 谢 的 生物 合成 (Biosynthesis of other secondary metabolites) #83% ( Transcription ) 多糖 生物 合成 和 代谢 
( Glycan biosynthesis and metabolism) 、 酶 家 族 ( Enzyme families) ,信号 分 子 及 交互 作用 (Signaling molecules and 
interaction ) ,环境 适应 ( Environmental adapation) 、 细 胞 生长 和 死亡 ( Growth and death ) 等 的 功能 基因 在 森林 中 
明显 高 于 草 旬 中 。 而 维他命 及 辅 因 子 代 谢 (Metabolism of cofactors and vitamins ) 、 膜 运输 ( Membrane 
transport) 内分泌 系统 (Endocrine system ) 等 的 功能 基因 在 草包 中 偏 高 。 
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土壤 微生物 地 理学 研究 发 现 , OTU 的 多 样 性 经 常 S oon 
随地 理 或 环境 梯度 呈现 不 明显 的 变化 ,但 是 群落 
结构 “1 和 功能 基因 “党 表现 出 明显 的 差异 和 变化 趋 
势 。 本 人 研究 显示 ,土壤 细菌 物种 多 样 性 在 树 线 处 没有 显 | 
BAME , EIRA inis obe RE E CHR HJ E B] 4 p E V, IH -0.006 -0.004 -0.002 0 0.002 0.004 0.006 0.008 


PC2 (14.1 


群落 结构 和 预测 功能 基因 都 在 树 线 处 发 生 了 显著 变化 ， PCI (68.6%) 


与 之 吻合 。 图 4 土壤 细菌 预测 功能 基因 在 森林 和 草 旬 之 间 差 异 的 PCoA HE 

PCoA 分 析 显 示 ,森林 和 草 旬 之 间 以 及 森林 和 草 向 。 序 分 析 ( 二 级 功能 层 ) 

内 部 的 县 p An 菌 a yk 组 成 均 者 E [5 ,说 明 可 能 存 在 Hk Fig.4 PCoA analysis of predicted functional profiles. between 
的 影响 。 从 森林 到 草 甸 ,植物 群落 结构 一 直 随 海拔 梯度 

在 变化 ,土壤 细菌 群落 结构 的 变化 可 能 与 植物 群落 变化 有 关 。 虽 然 很 多 研究 认为 寸 壤 微生物 物种 多 样 性 与 杆 
物 群 落 往往 并 没有 显著 相关 !2, 99 ,但 是 土壤 微生物 可 以 通过 改变 土壤 养分 来 影响 植物 生长 和 初级 生产 
力 '”1。 进 而 ,植物 群落 通过 凋落 物 输入 与 根系 分 泌 物 等 过 程 改变 土壤 的 理化 性 质 > 这 一 过 程 不 仅 会 影响 土 
二 微生物 在 群落 中 的 有 无 ,还 会 影响 到 其 在 群落 中 的 多 度 , 从 而 影响 士 壤 微 生物 群落 结构 "*” 。 

PICRUSt 基因 预测 结果 显示 ,代谢 .遗传 信息 处 理 .细胞 过 程 、 大 类 疾病 等 4 类 功能 基因 的 多 度 沿海 拔 呈 
线性 下 降 趋 势 ,并 且 功 能 基因 的 组 成 也 在 树 线 上 下 明显 不 同 。 以 往 的 研究 利用 基因 芯片 的 技术 也 发 现 了 林 线 
交错 群落 功能 基因 多 样 性 的 变化 ,例如 Ding 等 5 在 神农 架 的 研究 发 现 树 线 上 下 的 灌木 和 针 叶 林 群落 中 土壤 
微生物 功能 基因 结构 组 成 具有 明显 差异 ; Shen 等 外 在 长 白山 的 研究 也 发 现 林 线 交错 群落 土壤 微生物 功能 基 
因 多 样 性 发 生变 化 。 这 些 结果 均 表明 ,海拔 梯度 可 能 通过 影响 植物 群落 的 变化 进而 影响 土壤 微生物 的 功能 
基因 。 

已 有 研究 表明 ,植物 群落 对 土壤 微生物 群落 结构 的 影响 ,可 能 会 进一步 导致 土壤 微生物 群落 功能 组 成 的 

异 50 。 树 线 上 下 的 气候 环境 条 任 显著 差异 ;植被 群落 明显 不 同 ,导致 微生物 生活 的 微 生 境 及 养分 需求 有 差 
异 , 从 而 对 土壤 微生物 具有 筛选 作用 串 ,进而 影响 微生物 的 功能 组 成 。 一 方面 ,森林 和 草 甸 因为 凋落 物 输入 
的 差异 而 对 土壤 养分 及 其 他 生态 过 程 产 生 不 同 的 影响 ,从 而 导致 土壤 微生物 的 功能 差异 。 森 林 土 壤 环境 中 存 
在 着 丰富 的 木质 纤维 资源 ,十 壤 微 生物 中 存在 着 大 量 与 木质 纤维 素 代谢 相关 的 菌 系 。 而 草 旬 群 落 植物 多 样 性 
低 ,凋落 物 类 型 简单 根系 不 发 达 , 根 系 分 泌 物 种 类 及 数量 相对 较 少 ,因此 可 供 微 生物 利用 的 资源 较 少 。 降 雨 
POA ,太阳 光 辆 射 等 非 生物 因素 在 凋落 物 的 分 解 过 程 中 扮演 重要 的 角色 ,而 土壤 微生物 分 解 相对 弱 50 。 另 一 
方面 ,从 森林 到 草包 , 随 海拔 上 升温 度 下 降 , 低 温 可 能 导致 土壤 微生物 活动 减弱 。Ding 等 的 研究 也 发 现 温度 
是 影响 条 线 两 侧 土 壤 微 生物 结构 和 功能 的 重要 因素 ,本 研究 中 一 些 和 代谢 相关 的 功能 基因 分 类 如 其 他 次 生产 
物 代谢 的 生物 合成 .多 糖 生 物 合成 和 代谢 、 酶 家 族 等 在 草 旬 中 明显 下 降 , 总 体 微生物 功能 基因 多 度 在 树 线 处 有 
明 最 的 下 降 。 但 是 也 有 一 些 二 级 分 类 的 功能 基因 在 草 旬 中 明显 高 于 森林 , 如 膜 运 输 .内分泌 系统 等 ,这 些 功能 
基因 可 能 有 助 于 微生物 在 相对 严酷 的 环境 中 有 效 利 用 土壤 养分 09 。 


forest and meadow ( hierarchy level-2) 


4 Ait 


在 本 项 研究 的 海拔 梯度 上 ,土壤 细菌 群落 结构 与 功能 基因 组 成 在 树 线 上 下 显著 差异 , 且 功 能 基因 多 度 随 
海拔 呈 下 降 趋 势 ,敏感 地 反映 了 海拔 梯度 及 树 线 的 环境 变化 ,揭示 了 土壤 和 植被 对 土壤 细 落 群落 的 影响 规律 。 
未 来 土壤 微生物 生态 学 人 研究 ,应 该 更 加 关注 群落 组 成 与 功能 而 非 物种 多 样 性 ,加 强 微生物 群落 功能 和 结构 的 
分 布 规律 及 机 制 研究 。 
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95% 置 信 区 间 
其 他 次 生产 物 代谢 的 生物 合成 M L 9.03 X 107 
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图 5 预测 功能 基因 在 森林 和 草 旬 之 间 的 差异 (二 级 功能 层 ) 


Fig.5 The variation of predicted functional profiles between forest and meadow (hierarchy level 2) 
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